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La phylogénie et la classification des Poissons, taxon paraphylétique de 
Vertébrés, furent bouleversées par l'introduction précoce de la cladisiîque en Ichtyologie. 
On rappelle que la classification phylogénétique (au sens de Henni g) est l'expression 
moderne de la pensée darwinienne. Si llchtyologie systématique est depuis 25 ans l'héri¬ 
tière de Darwin et de Hennig en matière de classification, elle ne reçut en revanche que peu 
d'apports de la Systématique moléculaire, discipline trop jeune s étant focalisée sur un 
nombre limité de problématiques. Les tendances extrêmement réductionnistes de la systé¬ 
matique moléculaire sont soulignées: celle-ci n'apporte des résultats phylogénétiques 
fiables que si certaines précautions ont été prises en matière d'échantillonnage taxino¬ 
mique. 

La phylogénie des Poissons est étudiée à partir d'une base de données de 
séquences d’ÀRN ribosomique 28 S, à laquelle de nouvelles séquences ont été ajoutées. Sa 
richesse taxinomique a permis d'étudier précisément l'ampleur et la répartition des 
variations des valeurs de bootstrap causées par le changement ou l'ajout d'espèces dans 
un arbre. Les arbres phylogénétiques à 4 espèces ne sont pas fiables car ils présentent des 
parentés contradictoires robustes en fonction des espèces choisies pour représenter les 
mêmes taxa. Une procédure originale d'échantillonnage exhaustif dune espèce par groupe 
prédéfini montre l'impact de chaque espèce sur la robustesse de chaque noeud. Elle permet 
d'établir que l'impact de T échantillonnage d'un groupe donné est très localise dans l'arbre, 
limité à son point d'insertion et aux noeuds immédiatement voisins. Ces conclusions 
sont généralisables à des bases de données très diverses. 

Une étude détaillée de la qualité et de la répartition de l'homoplasie dans les 
séquences permet d'établir que l'homoplasie effective est, pour un site donné, régiona¬ 
lisée dans l'arbre et que cette seconde régionalisation pourrait fort bien expliquer la 
première. Cette régionalisation de l'homoplasie révèle la nécessité de mou voiles métho¬ 
des de mesure de l'homoplasie et de pondération, ne prenant plus en compte le site globa¬ 
lement mais les évènements locaux qu'il contient. 

L'étude de l'évolution de la robustesse de chaque noeud en fonction de la longueur 
des séquences a notamment permis la création d’un outil d’infércncc du nombre de sites 
informatifs requis pour la résolution d'un noeud donné. 

Les principales conséquences phylogénétiques de ce travail sont au nombre de 
trois. Premièrement, les séquences d’ARNr 28S semblent attester, avec d'autres données, 
l'apparition quasi-simultanée des trois grandes lignées de Gnathostomes actuels (Chon- 
drichthyens, Àctmoptérygiens, Sarcoptérygiens) il y a 420 millions d'armées. Deuxième¬ 
ment, les Elopomorphes sont peut-être Le groupe-frèTe des Os léo gloss amorphes, mais 
cette parenté n'est attestée ni par les données p al éon to logique s ni par les données 
morpho-anatomiques. En revanche, il se peut fort bien que les Qslariophyscs soient le 
groupe-frère des Cïupéomorphes, même si cette parenté sur le plan moléculaire risque 
d'avoir été obtenue par artefact d'attraction des branches longues. En effet, des caractères 
morpho-an atomiques plaident pour un tel regroupement (notamment la fusion de l'hypural 
2 au centre ural 1 et la fusion extrascapul aire-pariétal), tandis que ceux qui le contredisent 
ne sont pas fiables. Le clade des Eutéléostée ns demande à être redéfini. 
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Définitions. - Bootstrap: outil statistique de mesure de la robustesse des arbres 
phylogénétiques, fondé sur un tirage avec Temise des caractères. - Homoplasie: toute 
similitude qui n'est pas acquise par ascendance commune. - Taxon para phy lé tique: 
taxon comprenant un ancêtre cl seulement une partie de scs descendants connus. S'oppose 
au taxon monophyletique, qui comprend un ancêtre et tous ses descendants connus. 

Publications correspondantes. - Moi . Phylogen , EvoL } 1993: 2(1): 31-51. - Moi. 
Phy logea. EvoL, 1993; 2(3): 205-224, - MoiPhylogen. EvoL t 1994; in pTess. 


Summary, - Impacts of species sampling and sequence length on 
robustness of molecular phylogénies. Conséquences for teleostean 
phylogeny. 

The phylogeny and classification of fishes, a paraphyletic taxon of 
Vertébrales, werc strongly affected by ihe early practice of cladistics in lchthyology. 
Phylogenetic classification (in Hennig s sense) is a modem expression of the darwinian 
tradition. ît is stressed that syslemaLic lchthyology h as bcen for 25 years within the 
darwinian-hennigian tradition. The impact of molecular systcmatics on systematic 
lchthyology is, for the moment, limîted to the résolution of fcw problème. Il is stressed 
that the pitfall of reduelionism of species sam pie s is a weakness of molecular systcmatics 
and it is shown thaL ils results arc rebablc only when they arc based on a sufficicnt 
taxinomie sample. 

The phylogeny of fishes is studied through a data base of 28S rRNA, to whîch 
new sequences havç bcen added. The rtchness of ihîs taxinomie sample allowcd the 
précise study of the amplitude and distribution of the variations in bootstrap 
proportions provokcd by variations in species sampling, It is shown that 4-species trees 
arc not rcliablc because they can strongly support conlradictory relationships depending 
on the species sample chosen to represent Lhe same taxa. An original procedure of 
exhaustive samplmg of a single species per presumed monophyletic group has shown 
precisely the impact of each species on each node, and allowcd to show thaï the impact of 
species sampling of a given group is strongly local ized, limitcd to its branching node in 
lhe tree and its two neighbouring no des. These conclusions are general iz&ble to varions 
other molecular data sets. 

A study of the quality and distribution of homoplasy within the scquences 
allowcd to show that effective homoplasv, for a given site, is localized in a su b-part of 
the tree, and thaï such a pattern could explain the localized impact of spccics sampling. 
The distribution of homoplasy revcals the nced of new methods of homoplasy 
measurement and character weighting, not to be applied on entire sites but on local 
evolutionary events, 

The study of évolution of lhe robusiness with lhe increasing séquence length 
allowcd to propose a tool to infer the number of informative sites requïred for the 
résolution of a given node. 

The main phylogenetic conséquences of this study arc thrcefold. First, 28S 
rRNA scquences tends to indicate (with other molecular and paleontological data) thaï the 
three main gnalhostomc lineages (Chondrichthyans, Àctinopterygians, Sarcopicrygians) 
appeared simultaneouly 420 millions years ago. Second, Elopomorphs and 
Ostcoglossomorphs may be sister-groups, although this relationship is confirmed 
neither by paleontological data nor morphological data. Third, Ostariophysans- 
Clupeomorphs sister-group relaLionships should be scriously considered. The molecular 
grouping could have bcen obtained from a long-branch-attraction artifact, but there arc 
morphological features that could support this relationship (at least the hypural 2-ural 1 
fusion and the parietabextrascapular fusion), and those which contradict it are not valid. 
The euleleostean dade needs to bc redefined. 
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